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Для оценки эффективности элонгации трансляции генов исследуемых организмов использовался 
индекс эффективности элонгации трансляции EEI (Elongation Efficiency Index). *1+. (http://www-
bionet.sscc.ru:7780/EloE) Этот индекс рассчитывается для каждого гена организма и имеет смысл средней 
скорости прохождения стадии элонгации трансляции. Алгоритм рассчитывает для генов рибосомных 
белков (ГРБ) их ранг M – средний нормированный сдвиг (от -100 до +100) в распределении всех генов по 
значению EEI и стандартное отклонение R – степень «кучности» ГРБ в общем распределении. В качестве 
исходных данных использовались геномные последовательности прокариот и одноклеточных эукариот в 
gbk формате из базы данных NCBI GenBank (ftp://ftp.ncbi.nih.gov/genomes/). 62 штамма, принадлежащих 
к 27 видам Mycoplasma, были проанализированы и распределены по типам индекса. Суммарное рас-
пределение показывает, что в большинстве штаммов работает второй тип индекса EEI2 – эффективность 
элонгации трансляции зависит только от количества потенциальных вторичных структур в мРНК и не за-
висит от кодонного состава генов. Почти у всех проанализированных видов Mycoplasma гены рибосом-
ных белков (ГРБ) хорошо определяются как высокоэкспрессируемые. Однако, у 7 видов Mycoplasma в 
процессе эволюции прошла массовая (а не только ГРБ) оптимизация полной первичной структуры генов 
по наличию повторов (потенциальных шпилек в мРНК). У данных видов практически отсутствует распо-
знавание ГРБ как высокоэкспрессирующихся. Обнаружена возможная связь данной оптимизации с усло-
виями обитания данных организмов. Филогенетическое дерево Mycoplasma, построенное на основе 
анализа последовательностей 16S рРНК, было взято из статьи *2+. Оказалось, что почти все виды, с M ≤ 
30, (кроме M. pneumoniae) попадают в группу гемоплазм и характеризуются обитанием на поверхности 
или внутри эритроцитов. Достоверность преобладания особых видов микоплазм с параметром M ≤ 30 в 
группе гемоплазм была рассчитана при помощи φ-критерия Фишера. Показано преобладание особых 
микоплазм в группе гемоплазм с достоверностью более 99% (P<0,01). 
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